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Resumen 

Objetivo. Describir la importancia de los modelos matema- 
ticos en la comprension de la dinamica de transmision de las 
enfermedades infecciosas, asi como en el diseno de medidas 
eficaces de control. Material y metodos. Se revisaron 
las publicaciones internacionales sobre el tema a traves de 
medios digitales; se identificaron alrededor de 60 articulos, 
aunque solo se revisaron 27 de estos por su estrecha relacion 
con el tema. Resultados. Este trabajo explica de manera 
sinoptica los antecedentes, importancia y clasificacion de 
los modelos matematicos en padecimientos infecciosos. De 
modo adicional se describen con detalle algunos modelos 
comunes de transmision de enfermedades y otros de uso 
mas reciente que se utilizan en la modelacion de trastornos 
infecciosos. Conclusiones. El empleo de modelos matema- 
ticos ha crecido en grado significativo en los ultimos afios y 
son de gran ayuda para idear medidas eficaces de control y 
erradicacion de las enfermedades infecciosas. 



Abstract 

Objective. To describe the importance of mathematical 
models in the understanding of infectious disease transmis- 
sion dynamics, as well as in the design of effective strategies 
for control. Material and Metliods. International literature 
was reviewed on the subject through digital means. Around 
60 papers about the subject were identified; nevertheless, 
this study is based on only 27 of these, due to the fact that 
they were directly related to the subject. Results.This work 
presents a brief explanation of the antecedents, importance 
and classification of mathematical models for infectious 
diseases. In addition, a detailed description of some classical 
models is discussed as well as other more recent models 
used in the modeling of infectious disease. Conclusions. 
The use of mathematical models for infectious diseases has 
grown significantly in the last few years and has proven to 
be of great help in designing efficient strategies for control 
and eradication of infectious diseases. 



Palabras clave: dinamica de transmision; modelos de transmi- 
sion de enfermedades 



Key words: dynamic of spread; models for the transmission 
of diseases 



En terminos historicos, las enfermedades infecciosas 
han constituido una amenaza muy grave para 
la sociedad. Durante la mayor parte del siglo XX las 
pandemias (epidemias que se propagan por areas y 
poblaciones de enorme tamafio) se habian ya consi- 



derado amenazas del pasado; la medicina moderna se 
habia ocupado para siempre de la peste, la viruela y 
otras catastrofes de caracter contagioso. No obstante, 
los cambios ambientales actuales han propiciado cam- 
bios en las distribuciones geograficas de organismos en 
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general y de parasitos en particular. La resistencia a los 
agentes antimicrobianos tambien se ha convertido en 
un grave problema mundial. Algunas infecciones, antes 
faciles de tratar con antibioticos, representan ahora una 
grave amenaza para la salud en todas partes. El caso de 
Toronto (Canada), la linica ciudad de un pais occidental 
en la que la epidemia del smdrome respiratorio agudo 
grave (SRAG) se ha extendido de forma local, es un 
claro ejemplo de ello. For lo tanto, en anos recientes, las 
enfermedades infecciosas como malaria, tuberculosis, 
VIH / SID A, SRAG y la posibUidad del bioterrorismo han 
provocado de nueva cuenta un gran efecto economico y 
de salud, sea en paises desarroUados o del tercer mundo, 
lo cual indica que esta amenaza sigue presente. For ello, 
el uso de metodos cuantitativos basados en modelos 
matematicos para estudiar la dinamica de transmision 
y control de las enfermedades infecciosas ha ganado 
importancia de forma notoria entre los cientificos y 
profesionales de la salud para idear programas efectivos 
de control e interpretar patrones epidemiologicos. 

En el presente trabajo se revisan los antecedentes, la 
relevancia y la clasificacion de los modelos matematicos 
para enfermedades infecciosas; ademas, se describen 
de forma detallada algunos modelos tipicos y otros 
esquemas recientes que se utilizan cada vez mas para 
modelar las enfermedades infecciosas. 



Material y metodos 



Se reviso la bibUografia internacional a traves de medios 
digitales y se identificaron alrededor de 60 articulos, 
aunque solo se analizaron 17 por su relacion directa 
con el tema. 

Resultados y discusion 

Antecedentes 

Es probable que el hombre formulara ya teorias acerca 
de la naturaleza de las enfermedades infecciosas desde 
mucho tiempo atras. For ejemplo, se atribuyo a una lenta 
nube de aire dafiino la difusion de la peste negra en el 
siglo XIV como una expHcacion causal.^ D'Alembert fue 
el primero en describir la propagacion de enfermeda- 
des infecciosas mediante un modelo matematico en el 
siglo XVIII. ^ Sin embargo, el primer articulo conocido 
que incluye un modelo explicito para una enfermedad 
infecciosa aparecio en 1760. El documento lo publico 
Daniel Bernoulli (1700-82), de nacionalidad suiza, quien 
tenia conocimientos medicos y matematicos. Bernoulli 
propuso varios modelos matematicos mediante ecuacio- 
nes diferenciales para modelar algunas enfermedades 
infecciosas. Sus resultados parecen validos aiin y el prin- 



cipio de utilizar una tecnica matematica de investigacion 
para evaluar medidas alternativas de salud publica es 
tan aplicable hoy como hace 200 afios.'' 

El segundo desarroUo se debe al famoso epidemio- 
logo y malariologo Ronald Ross, quien explico el ciclo 
completo de la malaria humana, con la inclusion del 
mosquito como vector y el parasito Plasmodium; esto 
le valio la obtencion del premio Nobel en 1902." Ross 
fue un competente matematico aficionado y estaba 
convencido de la necesidad de usar las matematicas 
para apoyar las investigaciones epidemiologicas.'' 

El siguiente gran avance fue el trabajo matematico 
de Kermack y McKendrick, reahzado durante el periodo 
de 1927 a 1939. En su trabajo tambien se consideraron 
las enfermedades endemicas y diversos hallazgos inte- 
resantes se relacionaron en datos experimentales con 
ratones."* El resultado excepcional fue el celebre teorema 
iimbml, segun el cual la introduccion de individuos 
infecciosos dentro de una poblacion de susceptibles 
podia originar una epidemia solo si la densidad de 
susceptibles rebasa un cierto valor critico o umbral. Si 
el umbral se excede, entonces sobreviene el brote y, de 
lo contrario, desaparece. El trabajo pionero atrajo escasa 
atencion y solo se tomo en cuenta 20 afios mas tarde 
cuando se dispuso de metodos efectivos de procesos 
estocasticos.'' 

Despues de la Segunda Guerra Mundial resulto 
necesario mejorar el entendimiento de los procesos 
probabiKsticos y muchos nuevos avances se efeduaron 
a partir de procesos estocasticos. El ultimo de ellos se 
produjo a finales de la decada de 1990, cuando los fisicos 
comenzaron a interesarse por el estudio de las redes com- 
plejas al advertir que era vital una perspectiva reticular 
para entender la dinamica de las enfermedades como el 
VIH/SIDA. La identificacion de las redes es de gran utiH- 
dad para comprender la rapida difusion de enfermedades 
infecciosas, como fue el caso del sindrome respiratorio 
agudo grave (SRAG) en 2003, que aparecio en Hong 
Kong, se extendio a Norteamerica y Europa y cobro un 
numero elevado de vidas en un plazo de 15 dias.* 

Importancia de los modelos matematicos 

La construccion de modelos matematicos es una de las 
herramientas utilizadas hoy en dia para el estudio de 
problemas en medicina, biologia, fisiologia, bioquimica, 
epidemiologia, farmacocinetica, entre otras areas del 
conocimiento; sus objetivos primordiales son describir, 
explicar y predecir fenomenos y procesos en dichas 
areas. Sin embargo, su aplicacion se ve limitada con 
frecuencia por la falta de conocimientos e informacion 
acerca de los principios basicos del modelamiento mate- 
matico. La relevancia de la construccion de los modelos 
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matematicos para enfermedades infecciosas es evidente: 
a) la construccion de modelos revela algunas veces re- 
laciones que no son obvias a primera vista; b) una vez 
construido el modelo matematico es posible extraer de 
el propiedades y caracteristicas de las relaciones entre 
los elementos que de otra forma permanecerian ocultas; 
c) en la mayor parte de los problemas de enfermedades 
infecciosas del mundo real no es fadible experimentar 
con la realidad, ya que puede ser muy costoso, peligro- 
so, inmoral o incluso imposible. Por lo tanto, es natural 
intentar superar esta dificultad con la construccion 
de un modelo que describa de manera adecuada las 
caracteristicas basicas de la epidemia y entonces usar 
el modelo para predecir las consecuencias de introducir 
cambios especificos;'' d) la funcion principal de un mo- 
delo para una enfermedad infecciosa consiste en pro veer 
un medio que posibilita entender la dispersion de una 
enfermedad infecciosa a traves de una poblacion bajo 
diferentes escenarios. 

Es importante resaltar que un modelo esta en 
verdad definido por las relaciones que incorpora. Estas 
relaciones son independientes de los datos a introducir 
en el modelo, ya que un modelo puede usarse para 
diferentes ocasiones y en distintos contextos. Cabe se- 
fialar que los modelos matematicos para enfermedades 
infecciosas se utilizan como herramienta para tomar 
decisiones y que deben valorarse en su justa medida, ya 
que dificilmente es comprensible un problema complejo 
sin una minima modelacion, aunque tambien hay 
que reconocer que no es posible modelar la totalidad 
de las situaciones reales. En esencia, la funcion central 
de crear y analizar modelos matematicos es mejorar 
la comprension de un sistema para prevenir futuras 
situaciones de enfermedades, determinar la prevalencia 
e incidencia y coadyuvar a tomar decisiones objetivas 
para controlar o erradicar las enfermedades. 

Clasificacion de los modelos matematicos 

Existen dos tipos de modelos matematicos: deterministi- 
cos y estocasticos. En un modelo deterministico se pue- 
den controlar los factores que intervienen en el estudio 
del proceso o fenomeno y por tanto se pueden predecir 
con exaditud sus resultados. En un modelo estocastico 
no es posible controlar los factores que intervienen en 
el estudio del fenomeno y en consecuencia no produce 
simples resultados unicos. Cada uno de los resultados 
posibles se genera con una funcion de probabilidad 
que le adjudica una probabilidad a cada uno de estos, 
por ejemplo un modelo para predecir el tamafio de una 
epidemia en una poblacion de Nindividuos. Para el caso 
deterministico se proporciona un valor linico, C, mien- 



tras que el modelo estocastico permite la posibHidad 
de obtener desde cero hasta N individuos y se adjudica 
una cierta probabilidad a cada uno de estos sucesos. La 
diferencia es mas grande de lo que parece, ya que en 
un modelo matematico deterministico en el contexto 
epidemiologico; un solo sujeto causa una epidemia 
generalizada, mientras que bajo un modelo estocastico 
existe la posibilidad de que la epidemia se extinga. 

Conceptos basicos de epidemia 

Numero re-productivo bdsico. El principal parametro 
utilizado en epidemiologia es el numero reproductivo 
basico, Rg, definido como el numero promedio de infec- 
ciones causadas por un individuo infeccioso cuando este 
es introducido a una poblacion de susceptibles e intenta 
capturar la capacidad reproductiva de la enfermedad.^ 
Hernandez-Suarez'' propone otra definicion de Rg y la 
expresa en terminos de contactos: Rg es el numero es- 
perado de contactos que un individuo infeccioso tiene 
durante su periodo completo de infeccion, definiendo 
como un contado cualquier actividad que pueda causar 
la infeccion de un susceptible. 

Tamafio de la efidemia. Esta es una de las propiedades 
asintoticas mas importantes en los modelos epidemio- 
logicos y se define como el numero total de individuos 
infedados en una epidemia.^ Es una medida cuantitativa 
muy importante porque se relaciona de forma estrecha 
con los costos de la epidemia. 

Principales modelos de transmision de 
enfermedades infecciosas 

Modelos SI, SIS y SIR 

En los modelos epidemiologicos estandar se parte del 
supuesto de que los individuos se encuentran en uno de 
varios estados posibles. En funcion de dichos estados, 
la poblacion puede incluirse en algunas categorias: 
individuos susceptibles (S), infedados (1) o removidos 
(R), etc. Los modelos mas importantes son: SI, SIS y 
SIR, que pueden modelarse en forma determinista o 
estocastica y en todos ellos se asume que la interaccion 
entre los individuos es aleatoria.'' La mejor manera 
de modelar las enfermedades infantiles consiste en 
emplear un modelo SIR puesto que la infeccion Ueva 
a una inmunidad vitalicia. Para la mayor parte de las 
enfermedades de transmision sexual (ETS) resulta mas 
util el modelo SIS, toda vez que tan solo un numero 
reducido de ETS confiere inmunidad tras la infeccion. El 
VIH es una excepcion clara y todavia puede describirse 
de forma adecuada, al menos en el mundo occidental. 
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mediante el modelo SI. A continuacion se describen de 
modo sinoptico los modelos SI, SIS y SIR bajo sus dos 
versiones: deterministica y estocastica. 

La ecuacion 1 presenta el modelo SI en su version 
deterministica, es decir, como un modelo continuo en 
su forma mas simple, consistente en un sistema de dos 
ecuaciones diferenciales: 



dS 
dt 



dJ 
dt 



■-kl(t)S(t)/N 



-m)s(t)/N 



(Ec. 1) 



En la ecuacion 1 aparecen dos variables dependien- 
tes: el niimero de personas susceptibles (S) y el numero 
de personas infectadas (1). En este modelo, bajo su ver- 
sion estocastica, cada individuo infeccioso tiene contacto 
con otro, escogido al azar, a una tasa X (contactos por 
unidad de tiempo). Por lo tanto, la variable aleatoria t^., 
tiempo transcurrido entre la infeccion del individuo k-1 
y el individuo k, para k=l,l,3,..., tiene una distribucion 
exponencial con parametro X, una constante que no 
cambia con el tiempo. Esto significa que la variable 
aleatoria X(t), que se refiere al numero de susceptibles e 
infectados al tiempo t, es un proceso Poisson homoge- 
neo. Los estados del proceso al tiempo t se identifican 
por X(t)={S(t),I(t)}, esto es, el numero de susceptibles 
e infectados al tiempo t. Por consiguiente, cuando hay 
I infectados y S susceptibles, las probabilidades de 
transicion son: 



El modelo SIS puede formularse como un sistema 
de dos ecuaciones diferenciales, como se ilustra a con- 
tinuacion: 



dS_ 
dt 



dl_ 
dt 



-m)s(t)/Nnim 



=XmS(t)/N-nI(t) 



(Ec.3) 



P(X(t+6)=(S(t)-l,I(t)+l/X(t)j=(S(t)j)=XI(t)/S(t)/N 



(Ec. 2) 



La ecuacion para el modelo SIS difiere de la del mo- 
delo SI porque se agrega el termino ^l(t) en la ecuacion 3, 
que describe el ritmo al que los individuos se recuperan 
de la enfermedad o se convierten en susceptibles, por 
lo que se aplica en ambas ecuaciones. En el modelo SIS 
estocastico la tasa de contacto es tambien X (contactos 
por unidad de tiempo). De nueva cuenta, la variable 
aleatoria tiempo transcurrido entre la infeccion del in- 
dividuo k-1 y el individuo k, para k=l,l,3,..., tiene una 
distribucion exponencial con parametro k. Del mismo 
modo, la variable aleatoria tiempo transcurrido entre la 
recuperacion (el individuo se vuelve otra vez suscepti- 
ble) del individuo k-1 y el individuo k, para fc=l,2,3,..., 
tiene una distribucion exponencial con parametro ^. 
Ambas, Ky ^, son constantes que no cambian con el 
tiempo. Por lo tanto, la variable aleatoria X(t), que alude 
al numero de susceptibles e infectados al tiempo t, es 
un proceso Poisson homogeneo y tambien N=S(t)+I(t), 
de manera que los estados del proceso al tiempo t se 
identifican por X(t)={S(t),I(t)}, es decir, el numero de 
susceptibles e infectados al tiempo t. Aqui, cuando 
hay I infectados y S susceptibles, las probabilidades de 
transicion son: 



donde o(b) es una cantidad que tiende a cero cuando 
6 tiende a cero. Para cada valor de tiempo bajo ambos 
modelos N=S(t)+I(t), donde Nes el tamafio de la pobla- 
cion. Ademas, el significado de un contacto es cualquier 
actividad que resulta en la infeccion de un susceptible 
por un individuo infeccioso. Tambien este modelo en 
ambas versiones es homogeneo para las personas, ya 
que se presupone que cada individuo tiene el mismo 
numero esperado de contactos, de tal forma que es po- 
sible afirmar que el modelo presupone una interaccion 
aleatoria. La solucion a este modelo en ambas versiones 
traza una trayectoria en forma de S, segun se muestra 
en la figura 1, debido a que el numero de individuos 
infectados que puede transmitir la infeccion es bajo en 
las primeras etapas del proceso, mientras que el numero 
de individuos susceptibles es bajo en las ultimas etapas. 
Como resultado, el numero de infectados experimenta 
el mayor crecimiento durante la etapa intermedia del 
proceso. 



P(X(t+6)=(S(t)-l,l(t)+llX(t)j=(S(t),im=l(t)S(t)/N 

p(x(t+b)=is(t)+i,i(t)-i/x(t)j=is(t),m)})=nm+o(&) 



(Ec. 4) 



De igual manera, 0(6) es una cantidad que tiende a 
cero cuando tambien lo hace 6. La solucion al modelo 
SIS en ambas versiones tambien muestra que se de- 
beria esperar una trayectoria en forma de S en la cifra 
de infectados. No obstante, la trayectoria SIS difiere 
de la SI en que el numero de personas infectadas al 
mismo tiempo nunca alcanza el total de la poblacion 
(lo que no excluye la posibilidad de que cada uno de 
los individuos pueda infectarse en algun otro momen- 
to). Por el contrario, el proceso alcanza un equilibrio 
cuando exactamente el mismo numero de individuos 
infecciosos se convierte en susceptible o viceversa. 

El ultimo modelo descrito es el SIR, que en su 
forma mas simple puede formularse como un conjunto 
de ecuaciones diferenciales, tal y como se muestra a 
continuacion: 
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dS_ 
dT 



dl 
dT 

dR 
dT 



=-xms(t)/N 



=m)s(t)/N-ni(t) 



(Ec. 5) 



=im 



For ultimo, en el modelo SIR estocastico cada indi- 
viduo infeccioso tiene tambien contacto con otro, escogi- 
do al azar, a xma tasa X (contactos por unidad de tiempo). 
A diferencia del modelo SIS, un individuo infectado se 
recupera y en lugar de susceptible se vuelve inmune a 
una tasa fj. De nueva cuenta, la variable aleatoria tiempo 
transcurrido entre la infeccion del individuo K-1 y el 
individuo k, para k=l,l,3,..., muestra una distribucion 
exponencial con parametro k. Del mismo modo, la varia- 
ble aleatoria tiempo transcurrido entre la recuperacion 
(el sujeto se vuelve inmune) de los individuos k-1 y k, 
para k=l,l,3,.. ., tiene una distribucion exponencial con 
parametro f(. Ambas, Xy n, son constantes que no cam- 
bian con el tiempo. Por consiguiente, la variable aleatoria 
X(t), que denota el numero de susceptibles e infectados 
al tiempo t, es un proceso Poisson homogeneo y aqui 
N=S(t)+I(t)+R(t); en consecuencia, los estados del pro- 
ceso al tiempo t pueden identificarse con X(t)=(S(t),I(t)}, 
esto es, el numero de susceptibles e infectados al tiempo 
t. Aqui, las probabilidades de transicion son: 

P(X(t+6)=m)-lI(t)+l/X(t}j=ISm(t)j}=XI(t)S(t)/N 

p(x(t+6)=m),m)-i/x(t)j=(s(t),i(m=ui(t)+o(&) ^^'^-^^ 

Tambien en este caso o(d) es una cantidad que 
tiende a cero cuando d tambien lo hace. El modelo SIR 
describe el proceso en las tres distintas etapas. La solu- 
cion al modelo SIR muestra asimismo una trayectoria 
en forma de S en las primeras fases de la epidemia. Este 
modelo difiere tanto del modelo SI como del SIS porque 
muestra una propension a acabar en cero infectados a 
largo plazo. 

Para muchas enfermedades, como el sarampion o 
la gripe, que se transmiten a traves de pequefias gotas 
de respiracion a partir de una persona infectada, la 
interaccion aleatoria resulta una presuncion razonable 
y probablemente una buena aproximacion. En otras 
palabras, la presuncion de interaccion aleatoria ofrece 
una importante ventaja porque puede modelarse con 
facilidad mediante ecuaciones diferenciales y dichos 
modelos pueden estudiarse en terminos analiticos.^" 

Estos tres modelos basicos en sus dos versiones 
pueden adaptarse a las caracteristicas de las enferme- 
dades especificas. Por ejemplo, resulta posible mostrar 
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Los parametros utilizados para el modelo S/ son n=l 000 y X=l;para los 
modelos S\S y S/R son n= I 000, \= I y m=0.3 

FiGURA I.Trayectorias de crecimiento (dinamica de la 
enfermedad) para los tres modelos epidemiologicos 

EN sus DOS VERSIONES (DETERMINISTICA Y ESTOCASTICA). 

La trayectoria irregular corresponde a modelos 
estocasticos 



a individuos como inmunes durante un determinado 
intervalo de tiempo, nuevos sujetos que entran en la 
poblacion mediante nacimientos o emigraciones y perso- 
nas que la abandonan mediante procesos de migracion 
o muerte. De igual forma, pueden generarse tipos de 
trayectorias mas complejos, como comportamientos 
ciclicos e incluso dinamicas caoticas, que caracterizan 
a algunas afecciones infecciosas. 

Ttoyia de redes de tmnsmision 

La presuncion de una interaccion aleatoria no resulta 
apropiada para modelar la propagacion de ciertos pa- 
decimientos. Por ello, a finales de la decada de 1990 los 
cientificos empezaron a interesarse por el estudio de re- 
des complejas. Estas son utiles para estudiar la dinamica 
en la transmision de un mensaje, serial, rumor, liquido, 
moda o enfermedad infecciosa.^^ En la actualidad, las 
redes complejas se emplean en muchos campos de la 
ciencia; existen redes sociales, economicas, neuronales, 
computacionales, de sistemas eledricos, y muchas mas.^^ 
En dichas redes, los nodos o vertices se representan en 
un circulo a traves de puntos equidistantes, es decir, los 
elementos del sistema (seres humanos, empresas, gran- 
jas, terminales de computadoras, plantas generadoras 
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de electricidad, etc.) y las ligas que los unen representan 
las interacciones entre ellos.^'' Desde el punto de vista de 
las matematicas, el conjunto de los nodos y los enlaces 
en un sistema social define un grafo y su tratamiento 
analitico se conoce como teoria de grafos. Tal sistema 
actua como cataHzador en el desarroUo del analisis de 
redes sociales, que en la actualidad proporciona las 
herramientas basicas para el analisis de sociogramas.^* 
En las redes se describe la dinamica de la poblacion a 
traves de los patrones de contacto. 

La importancia del patron de contacto es una 
funcion del grado de contagiosidad de la enfermedad. 
Las infecciones se transmiten de persona a persona, ya 
sea directamente o a traves del aire, los alimentos o el 
agua. Cuanto mas estrecho sea el contacto para produ- 
cir la transmision mas importante resulta el patron de 
contacto. 

La figura 2 muestra algunas enfermedades infeccio- 
sas conocidas, ordenadas en una escala unidimensional, 
de la mas contagiosa y de transmision no cercana en el 
extremo izquierdo a la menos contagiosa y de transmi- 
sion cercana en el extremo derecho. Para los fines de este 
documento basta decir que cuanto menor sea el grado 
de contagiosidad mayor atencion debe concederse a los 
patrones sociales de contacto. Por otro lado, si se incre- 
menta la contagiosidad tambien lo hacen la amenaza y 
el costo de falsear la importancia de la interaccion social 
a todos los niveles. 

La clave del analisis de las redes sociales radica 
en que el foco de atencion del analisis se desplaza de 
las personas a las relaciones existentes entre ellas y los 
patrones generales de las relaciones en una poblacion. 
Estas ultimas pueden conectar a los individuos de tal 
manera que estos formen diadas, triadas o, en el presente 
contexto, redes mas amplias. Por lo tanto, es evidente 
que los patrones de contacto influyen de forma notoria 
en la dispersion de una enfermedad infecciosa, debido 
a que estos se reaHzan de manera local y a distancia.^^ 

Las redes complejas pueden clasificarse en dos 
principales grupos, segun sean sus propiedades de 
conectividad. Las redes exponenciales, en las cuales la 
distribucion de conectividad de los nodos (la probabili- 



dad P(k) de que un nodo este conectado a otros k nodos) 
se ajusta a una exponencial y la segunda identificada 
por redes libres de escala {scale-free red) que exhiben una 
distribucion de conectividad de ley de potencia.^'' 

Dentro de las redes del mundo pequefio (figura 
3), las mas representativas son las siguientes: a) red 
regular, en la cual cada vertice se comunica con sus k/2 
vertices vecinos; b) red aleatoria, en la que cada vertice 
se conecta con todos los demas; c) el modelo de Watts 
y Strogats, esto es, una red intermedia entre la regular 
y la aleatoria en la cual cada vertice se comunica con 
sus k/2 vertices vecinos, localizados a su lado (unos 
pocos se comunican con vertices lejanos).^* Todos estos 
modelos de redes se utilizan hoy en dia en modelos de 
transmision de enfermedades infecciosas. Sin embargo, 
en la actualidad el modelo de Watts y Strogats es uno 
de los mas usados para modelar la transmision de 
enfermedades infecciosas porque supone un patron 
de contactos mas real, puesto que en el mundo real cada 
individuo tiene contactos con un subconjunto de estos. 
Por consiguiente, es razonable asumir que cada indi- 
viduo se comunica con sus k vecinos inmediatos y que 
de los N individuos, solo algunos de ellos, ademas de 
comunicarse con sus k vecinos inmediatos, se comunican 
con algunos sujetos lejanos (contactos a distancia). Esto 
significa que el patron de contactos entre individuos se 
Ueva a cabo bajo una red del mundo pequefio, donde 
cada individuo se representa por un nodo o vertice y los 
contactos entre individuos se representan por ligas y la 
transmision de la enfermedad puede tener lugar solo a 
traves de estos nexos. 

Modelos de tunas 

Los modelos de urnas proveen un marco natural para 
analizar modelos de transmision de enfermedades 
infecciosas.* Construirlos y capturar su esencia son 
aspectos faciles, ya que consisten en colocar canicas al 
azar en un conjunto de N urnas vacias. De modo inicial 
se parte de una urna infectada, la cual impulsa una can- 
tidad aleatoria de canicas sobre las restantes N-1 urnas 
vacias y cada canica lanzada de la urna infectada se 
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Figura 2. Algunas enfermedades infecciosas bien conocidas clasificadas de acuerdo con el grado de intimidad 

PARA su transmision 
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FiGURA 3. Redes complejas 



considera una amenaza de infeccion. For otro lado, las 
urnas vacias y ocupadas se refieren como susceptibles 
e infedadas, respectivamente. Bajo estas condiciones, 
el proceso de infeccion puede reproducirse. Tambien 
con esto es posible calcular el niimero esperado de 
infecciones al final del brote. En fecha reciente, estos 
modelos han provisto una forma de construir modelos 
de infeccion que permiten la estimacion de parametros 
bajo supuestos en algunos casos muy robustos. Un 
ejemplo muy interesante es el modelo que propusieron 
Hernandez y Castillo^' para determinar la eficacia de 
las vacunas. Se presupone que un ensayo de eficacia 
de vacunas se lleva a cabo con Nj individuos vacuna- 
dos y Ng sujetos no vacunados. Hernandez y Castillo^^ 
muestran que para una vacuna all/nothing con eficacia 
de vacuna, VE=1-^, la variable aleatoria X definida como 
el numero de vacunados infectados en una muestra de 
tamafio n, total de infectados, sigue una distribucion 
hipergeometrica. Esta hace posible la derivacion de 
propiedades importantes de este estimador, con lo cual 
es factible la construccion de intervalos de confianza y 
pruebas de hipotesis. Asimismo, Hernandez y Castillo^^ 
sefialan que para la vacuna leaky la distribucion de X es 
hipergeometrica no central, derivada por Wallenius.^^ A 
pesar de que el calculo analitico de fS a traves del metodo 
de maxima verosimilitud o el metodo de momentos es 
en particular dificil, resulta facil encontrar el estimador 
de maxima verosimilitud de fS con integracion numerica 
o procedimientos de maximizacion. 

Procesos de mmificacion 

Considerese el caso de un individuo infeccioso que 
habita en cierto espacio S y que, despues de un tiempo 
de vida aleatorio, contagia y deja tras de si una descen- 
dencia compuesta por y nuevos individuos infecciosos. 



Aqui y es una variable aleatoria, es decir, una cantidad 
que se determina mediante una funcion de densidad de 
probabilidad. Los nuevos sujetos infecciosos evolucio- 
nan de modo independiente, ajustados al patron de vida 
de la particula madre (primer individuo infeccioso): en 
ellos, que se reproducen, la enfermedad experimenta 
tiempos de vida aleatorios. Auna poblacion como la an- 
terior se la conoce como poblacion ramificada o proceso 
de ramificacion. En este caso, los individuos, ademas 
de contagiar (reproducirse), pueden desplazarse en el 
espacio S o mutar y es posible que haya sujetos prove- 
nientes de otras poblaciones o fuentes que se trasladen 
al espacio S y luego se contagien. La presuposicion 
fundamental en todas estas poblaciones ramificadas 
es que los individuos se ramifican (contagian) unos de 
otros de manera independiente. El numero de personas 
infecciosas presentes al principio se denota por Xg, esto 
es, el tamafio inicial de la epidemia (generacion cero). 
Todos los individuos contagiados (descendientes) de 
la generacion cero constituyen la primera generacion y 
se incluyen en Xj. En general, X^^ denota el tamafio de 
la n-esima generacion; de igual manera, los X indivi- 
duos en forma independiente producen los mimeros 

M ,, (n) 



de infecciosos (descendientes) y^^'\y2 



,yj^ por lo 

que el numero de infecciosos al tiempo (generacion) 
n{+l) es: 



x„.i=y/"'+y2<"'+-+yx, 



(n) 



En consecuencia, los procesos de ramificacion se 
usan en biologia, fisica nuclear o epidemiologia como 
modelos para estudiar el crecimiento, extincion y com- 
portamiento asintotico de una poblacion (seres huma- 
nos, animales, baderias, neutrones, etc.). Cabe aclarar 
que tanto los modelos de urnas como los procesos de 
ramificacion son enfoques de tipo estocastico. 
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Conclusiones 

El empleo de modelos matematicos para enfermedades 
infecciosas ha crecido en grado significativo en los lilti- 
mos afios debido a que proporcionan informacion litil 
para tomar decisiones, e instituir medidas operativas en 
el control o erradicacion de una enfermedad infecciosa. 
Estos modelos son muy utiles porque capturan propie- 
dades esenciales de la dispersion de una enfermedad 
de una forma simplificada. Ademas, al modificar los 
parametros del modelo se pueden representar o des- 
cubrir situaciones que dificilmente se pueden obtener 
mediante experimentacion.'' For lo tanto, contribuyen a 
prevenir futuras situaciones patologicas, determinar la 
prevalencia e incidencia y coadyuvar a tomar decisiones 
objetivas para el control o supresion de las enfermedades 
infecciosas. 

En fecha reciente, los modelos matematicos se han 
utilizado en el establecimiento de politicas de vacuna- 
cion^^ (rubeola, sarampion, polio, entre otras) y cuaren- 
tena de granjas ganaderas y seres humanos; ademas, se 
han empleado en tareas tan complejas como el manejo de 
una pesqueria durante 50 afios. Para modelar la trans- 
mision y el control del SRAG, un considerable niimero 
de aproximaciones se ha Uevado a cabo en los liltimos 
afios. ^''"^''' For ejemplo, Gjorgjieva y colaboradores^* 
proporcionan un modelo que incorpora la vacunacion 
como una posible medida para el control del brote del 
SRAG y encuentra la proporcion minima de individuos 
susceptibles que necesitan vacunarse exitosamente al 
inicio del brote para controlar la epidemia. Gjorgjieva 
y col. concluyen que si se dispone de una vacuna eficaz 
contra el SRAG, al vacunar a esta proporcion minima 
tan pronto como los primeros casos de la enfermedad se 
identifiquen en alguna region del mundo, este modelo 
permitiria controlar la enfermedad. Otro modelo para el 
SRAG es el que propusieron Chowell y colaboradores,^^ 
que se ideo para predecir si las medidas de aislamiento 
y cuarentena podian interrumpir la dispersion de esta 
enfermedad en Ontario, Hong Kong y Singapore. Se 
trata de un modelo relativamente sencillo y requiere 11 
parametros. Sin embargo, los autores reconocen que es 
im posible hacer predicciones exadas con este modelo. 
Pese a ello, el modelo fue capaz de ilustrar la efectividad 
de la cuarentena como una medida de control, cuando 
esta se aplica a la brevedad. 

Cabe mencionar que la adicion de elementos mas 
reales al modelo matematico (mayor sofisticacion), exige 
una mayor cantidad de parametros a calcular y mayor 
niimero de supuestos. Infortunadamente, en muchas 
circunstancias del mundo real no se dispone de datos 
confiables para realizar las cuantificaciones de los parame- 
tros requeridos, lo cual da lugar a que las predicciones o 



calculos de los modelos presenten en muchos casos un 
considerable margen de error. Por ello, los resultados del 
modelo deben tomarse en estos casos con cautela. No 
obstante, a pesar de que muchos modelos matematicos 
no pueden realizar predicciones precisas, sobre todo por 
la falta de datos, estos son de gran utilidad para medir 
el efedo de las medidas de control aun antes de iniciar 
la epidemia. 

Asimismo, hay que resaltar que existen diversos 
modelos epidemiologicos sencillos que modelan algu- 
nos fenomenos epidemiologicos de forma adecuada. 
Estos modelos tienen la ventaja de que no es preciso ser 
un experto en la materia para hacer un uso apropiado 
de ellos. Sin embargo, dada la compleja naturaleza de 
la dinamica de transmision de algunas enfermedades 
infecciosas, tambien existen modelos muy complejos 
que a menudo son incomprensibles para el profano en 
la materia. Por lo tanto, para hacer un uso adecuado de 
ellos se necesitan mayores herramientas matematicas y 
computacionales. 

Por otro lado, vale la pena mencionar que no 
existe una metodologia sistematica para la modelacion 
y pruebas de hipotesis de enfermedades infecciosas 
para profesionales de la salud. Por ello es importante 
que los profesionales de la salud tengan conocimiento 
de la existencia de estos modelos y fortalezcan su 
colaboracion con modeladores de enfermedades, para 
disenar en forma conjunta medidas eficaces de control 
y erradicacion de enfermedades infecciosas. Por ultimo, 
es prudente mencionar que dado que el actual es un 
mundo cada vez mas interconedado e interdependiente, 
las amenazas de brotes de epidemias son muy altas, por 
lo que es sumamente importante fortalecer un sistema 
de vigilancia epidemiologica para prevenir y combatir 
la aparicion de enfermedades infecciosas capaces de 
alterar la salud y la economia. 
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